




















































Before-After Conrol-Impact (BACI) designのもとで種苗放流の影響を評価するとともに、日本周辺の集団構
造を推定した。標本は計 13地点から採集し、野生魚 1,424個体、放流魚 230個体についてマイクロサテラ
イト DNA（msDNA）5 遺伝子座で遺伝子型を決定した。また、野生魚 758 個体、放流魚 103 個体につい
て、ミトコンドリア DNA（mtDNA）調節領域の塩基配列を決定した。日本周辺のサワラ集団の遺伝的分
化は非常に小さく、1つの大きな gene poolを形成している。2001年及び 2002年放流群の遺伝的多様性は、




が 10 尾で資源に占める種苗の混合率が 10%程度でも、10 年（5 世代）後の野生集団の多様性は低下しな
いことが、シミュレーションにより確かめられた。瀬戸内海における有効集団サイズ（ eN ）は非常に小
さく（480–970）、サワラ特有のマッチミスマッチ資源加入メカニズムを反映して /eN N  比も 10
-4のオー
ダーであった。放流前後でアレル頻度は変化していたがこれは遺伝的浮動に起因しており、種苗放流が野









とともに、西日本の 6か所で採集した野生魚 497個体、人工種苗 145個体の msDNA5遺伝子座の遺伝子型







mtDNAと msDNAでそれぞれ 39.6%及び 42.3%と推定されたが、2010年には 16.1%及び 19.9%と半分以下
になっていた。一方，宇和海における養殖魚の遺伝的混合率は、4.8%及び 5.7%と推定された。これらの結
果は、養殖の遺伝的影響は放流よりも小さく、かつ、生簀内での産卵の影響は養殖魚の流出に比べ小さい
ことを示唆する。また、鹿児島湾奥では、種苗放流の遺伝的影響が小さくなり、遺伝的多様性が回復して
いることが明らかとなった。近年、鹿児島湾の放流魚漁獲量は過去最低となったが、これに反して野生魚
の漁獲量は放流開始以来過去最大となっている。放流効果は小さくなっており、湾外からの野生魚の移入
と相まって、種苗放流の遺伝的影響が修復されつつあると考えられた。本研究により、開放された集団で
は、人工種苗と野生魚の置き換えは双方向に起きることが明らかになった。 
 
